MĚŘENÍ DRUHOVÉ ROZMANITOSTI (ALFA DIVERZITY) 
A ROZDÍLNOSTI (BETA DIVERZITY) SPOLEČENSTEV
Cílem tohoto cvičení je ukázat různé metody měření druhové diverzity ve společenstvu a jejich závislost na velikosti zkoumaného vzorku. 

Pro cvičení jsou použita data o složení společenstev housenek (Lepidoptera) žeroucích listí stromu Spathodea campanulata na severním pobřeží Nové Guineje. Tento původem africký strom z čeledi Bignoniaceae je na Nové Guineji invazivní. Používaná data byla získána celoročním sběrem volně žijících housenek z celkem 3000 m2 listoví tohoto stromu v primárním a sekundárním deštném lese na každé ze dvou lokalit, Baitabag a Ohu, vzdálených od sebe asi 20 km. Housenky byly potom dochovány v laboratoři do dospělců a identifikovány do druhů. Data jsou součástí výzkumu Darrena Bito (Bito, D. 2006, Journal of Biogeography, v tisku)

Papírové štítky představují jednotlivé housenky z celkem 31 druhů, označených S1 – S31 (jejich druhové identifikace jsou uvedeny v příloze). Studenti se rozdělí na 10 pracovních skupin. Každá skupina odebere náhodně vzorek N = 100 štítků z jednoho společenstva a štítky si ponechá (tedy jde o výběr bez opakování). Další skupina odebere další vzorek stejné velikosti atd., až nakonec získáme pět vzorků ze společenstva X (lokalita Baitabag, označené jako X1 – X5) a pět vzorků ze společenstva Y (lokalita Ohu, Y1 – Y5).
A) Počet druhů ve společenstvu (alfa diverzita)

Akumulační křivka počtu druhů

Pro tento úkol budeme použijeme společně všech 10 vzorků bez ohledu na lokalitu. Nejjednodušším měřítkem diverzity je pozorovaný  počet druhů ve vzorku. Jeho závislost na velikosti vzorku zjistíme tím, že budeme postupně kombinovat jednotlivé vzorky a sledovat, jak se počet druhů mění s rostoucím počtem jedinců (možnou alternativou by bylo sledovat počet druhů s rostoucí velikostí listové plochy z níž byly housenky sesbírány). 

Každá skupina vynese akumulační křivku počtu druhů s rostoucím počtem jedinců tak, že postupně přidává ke svému vlastnímu vzorku, jenž použije jako výchozí, další vzorky v náhodném pořadí. 

- Zjistěte tvar křivky a odhadněte její průběh při dalším zvětšování velikosti vzorku, uvážíme-li, že jejím koncovým bodem by byl S = 31 druhů pro N = 2101 jedince pro celé původní soubory dat (viz Příloha).
- Všechny možné křivky mají stejný výchozí bod (1 jedinec =  1 druh) a stejný koncový bod (definovaný kombinací všech 10 vzorků). Diskutujte různé protokoly sběru vzorků a různé formy prostorové a časové variability v druhovém složení společenstva vedoucí k různým sklonům akumulační křivky.
- Spočítejte, jak se s velikostí vzorku mění poměr počtu druhů a jedinců, tedy S/N
Extrapolace počtu druhů 

Cílem těchto metod je odhadnout celkový počet druhů ve společenstvu na základě dílčích vzorků. Žádná metoda nemůže ale extrapolovat z nedostatečné informace, takže i správná aplikace těchto metod na příliš malé vzorky vede k chybným odhadům. Je proto třeba testovat, zda jsou odhady extrapolačních metod závislé na velikosti vzorku. Tyto metody jsou navrženy tak, aby jejich odhady celkového počtu druhů přestaly být závislé na velikosti vzorku dříve, než počet přímo pozorovaných druhů. 

Asymptota akumulační křivky

Celkový počet druhů je stanoven jako asymptota nějaké funkce, proložené akumulační křivkou. Nejčastěji se používá funkce Michaelis-Mentenové. 
SN = S N/(b + N)

kde 

SN je počet druhů ve vzorku o N jedincích

S je celkový (asymptotický) počet druhů 

N je počet jedinců

b je konstanta odpovídající počtu jedinců nutných k nalezení 50% celkového počtu druhů
Vypočítejte asymtotu akumulační křivky pro všech 10 vrozků dohromady. K výpočtu lze použít například program EstimateS.

Formát dat pro EstimateS:

1. řádek název souboru

2. řádek počet druhů a počet vzorků oddělený tabulátorem

Další řádky x sloupce jako matice druhy x vzorky s počty jedinců pro každý druh a vzorek. Vzorky v pořadí v jakém je chcete kombinovat pro akumulační křivku.

Formát souboru .txt

Chao index. 

Odhaduje počet druhů na základě informace o celkovém počtu nalezených druhů (S) a o podílu vzácných druhů, nalezených jenom jako jeden jedinec (S1) a jako dva jedinci (S2).
Chao1 = S + S12 / 2S2
Stanovte Chao index pro různé velikosti vzorku vzniklé kombinací 1-10 dílčích vzorků.
Interpolace počtu druhů 

Rarefraction 

Stanovení počtu druhů, jenž lze očekávat v náhodném výběru N jedinců z daného vzorku. Slouží ke standardizaci vzorků různé velikosti na daný počet jedinců (odpovídající buď nějakému kulatému číslu, např. 10, 100, 1000 atd. jedinců, nebo velikosti nejmenšího vzorku). 
Sn = ∑i [ 1 – (Nn- Ni)/(Nn)]
kde
Sn je počet druhů očekávaných ve vzorku o N jedincích
N je počet jedinců v celkovém vzorku

n je počet jedinců pro který stanovujeme očekávaný počet druhů, n<N 
Ni je počet jedinců druhu i v celkovém vzorku

(Nn) je počet kombinací n jedinců jenž může být vybrán z celkového vzorku o velikosti N
(Nn) = N!/n!(N-n)!
Stanovte počet druhů očekávaný ve vzorku n = 10 jedinců z vašeho vzorku N = 100 jedinců.
B) Dominance jednotlivých druhů ve společenstvu

Rozložení jedinců mezi druhy – od zcela rovnoměrného až po situaci, kdy každý druh kromě jednoho je zastoupen jenom jedním jedincem. Dominance druhu i je Di = Ni/∑N, kde Ni je počet jedinců druhu i a N je celkový počet jedinců všech druhů ve vzorku. Dominance je plně definována rozložením četnosti jedinců mezi druhy. Různé indexy sumarizují do jedné číselné hodnoty buď celé toto rozložení abundancí (např. Simpson index), nebo jeho část (např. Berger-Parker bere v úvahu pouze abundanci nejhojnějšího druhu).
Berger-Parkerův index 

Zastoupení nejhojnějšího druhu, tedy nejvyšší hodnota Di 
BP = max(Di)
Simpsonův index dominance 

Měří pravděpodobnost, že dva jedinci náhodně vybraní ze vzorku patří témuž druhu 
d = ∑( Di)2
Stanovte dominanci podle obou indexů pro váš dílčí vzorek o 100 jedincích a pro celkový vzorek o 500 jedincích z téže lokality.

C) Rozdílnost společenstev (beta diverzita)

Složení společenstev lze kvantifikovat různými indexy podobnosti, obvykle na škále od 0 do 1. Podobnost je možné hodnotit podle překryvu seznamu druhů, nebo metodami odrážejícími i podobnost rozložení jedinců mezi druhy. Jednotlivé indexy jsou různě citlivé na velikost vzorku.
Spočítejte následující indexy podobnosti pro 

(i) váš vzorek N = 100 a jeden další, stejně velký vzorek z druhého společenstva 

(ii) kombinované celkové vzorky (N = 500) z obou společenstev 

Sorensenův index  

So = 2A/(2A+B+C)
čili průměrný podíl společných druhů ve společenstvu. Rozsah od 0 (žádné společné druhy) do 1 (identické druhové složení).

Spočítejte Sorensenův index pro jednu dvojici dílčích vzorků a pro souhrnné vzorky vzniklé kombinací pěti dílčích vzorků z každé lokality. 

[image: image1.emf]A = počet druhů společný oběma vzorkům
B, C = počet druhů omezených na jeden vzorek 
Procentuální podobnost 
P = ∑min(DiX, DiY)

kde DiX a DiY jsou hodnoty dominance druhu i ve společenstvech X a Y. Rozsah od 0 (žádné společné druhy) do 1 (identické druhy i jejich relativní četnosti).
Spočítejte Procentuální podobnost pro jednu dvojici dílčích vzorků a pro souhrnné vzorky vzniklé kombinací pěti dílčích vzorků z každé lokality. 

Morisita-Hornův index 

Pravděpodobnost, že dva náhodně vybraní jedinci, jeden z každého vzorku, budou patřit stejnému druhu, v poměru k pravděpodobnosti, že dva náhodně vybrané jedinci z téhož vzorku budou patřit stejnému druhu. Rozsah od 0 (žádné společné druhy) do 1 (srovnávané vzorky jsou náhodnými výběry ze stejného společenstva).

M = 2∑(NiX NiY) / [NX NY (WX + WY)], 

kde
WX = ∑(NiX)2 / NX2 
WY = ∑(NiY)2 / NY2 
NiX, NiY = počet jedinců druhu i ve vzorku X a Y
NX, NY = celkový počet jedinců ve vzorku X a Y
Spočítejte Morisita-Hornův index pro jednu dvojici dílčích vzorků z každé lokality. 

Příloha 1. Celkové složení vzorků z lokality Baitabag a Ohu 
Sp.
Bai
Ohu
Čeleď

Druh





SP01
375
600
Sphingidae
Acherontia lachesis

SP02
416
7
Hyblaenidae
Hyblaea puera complex

SP03
219
153
Sphingidae
Psilogramma menephron

SP04
12
105
Geometridae
Scopula amala

SP05
10
34
Tortricidae
Adoxophyes nebrodes

SP06
5
26
Tortricidae
?


SP07
19
2
Noctuidae
?


SP08
9
9
Lecithoceridae
Scythropiodes sp. nr. perissa

SP09
5
6
Tortricidae
Homona mermerodes

SP10
9
0
Crambidae
?


SP11
7
1
Psychidae
Oiketicus sp.


SP12
3
5
Tortricidae
Adoxophyes fasciculana

SP13
0
7
?

?
SP14
0
7
Arctiidae
Spilosoma niceta

SP15
5
0
Crambidae
Omiodes diemenalis

SP16
2
3
Tortricidae
Homona salaconis group

SP17
1
3
Drepanidae
?


SP18
2
2
Geometridae
Ectropis bhurmitra

SP19
4
0
Hyblaenidae
?


SP20
3
1
Noctuidae
?


SP21
0
4
Tortricidae
Adoxophyes thoracica

SP22
2
1
Limacodidae
Thosea
monoloncha?

SP23
2
1
Tortricidae
Homona trachyptera

SP24
0
2
Arctiidae
?


SP25
1
1
Geometridae
Cleora repetita

SP26
2
0
Tortricidae
Xenothictis n. sp.

SP27
1
1
Immidae
Moca congrualis

SP28
0
2
Tortricidae
Homona aestivana

SP29
2
0
Tortricidae
Macrothyma sanguinolenta

SP30
1
0
Crambidae
Pycnarmon jaguaralis papualis

SP31
1
0
Pyralidae
?


Celk.
1118
983
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